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 Respiratory Syncytial Virus (RSV) は、特に 5 歳未満児に RSV 関連急性下気道感染症 
(RSV-associated acute lower respiratory infection: RSV-ALRI) を引き起こす。世界で約
3300 万例の RSV-ALRI 症例、約 320 万例の入院及び約 6 万例の院内死亡が生じてい










症状があった場合、鼻咽頭スワブ (Nasopharhyngeal Swab: NPS) の採取を行った。世
帯訪問に加えて、コホート児が呼吸器症状により医療施設を受診した場合も NPS を
採取した。急性呼吸器感染症 (ARI) は、有症期間 28 日以内の咳または呼吸困難と定





RSV-ARI 症例の発症前後の期間に ARI を発症していたかどうかについて解析した。
基本再生産数 (R0) は、1 人の感染者から平均で何人に伝播が起こるかを示すもので
あり、伝播動態の指標として用いられる。R0 を推定するため、世帯での伝播の観察で
得られた平均発症間隔 (一次例と二次例の発症日の差) を計算した。毎日の RSV-ARI
発症者数と平均発症間隔を用いて R0 を推定した。 
 
結果・考察 
 5 歳未満の RSV-ARI 症例のいる世帯のうち、209 世帯は 5 歳未満児が 1 人の世帯
であり、181 世帯は 5 歳未満児が 2 人以上いる世帯であった。5 歳未満児が 2 人以上
いる世帯のうち、29 世帯 (16％) で 2 例以上の RSV-ARI 症例がみられた。その他の
152 世帯では RSV-ARI 症例は 1 例しかみられなかったが、同居する他のコホート児
の ARI の発症についても症状ダイアリーを元に解析を行った。5 歳未満児が 2 人以上
いる世帯では、RSV-ARI 症例である 6 か月未満児 36 例のうち 18 例 (50.0%) で同
じ世帯の 5 歳未満児が感染源であったと考えられた。その他、RSV-ARI 症例が 2 例以
上いる世帯で、6 か月未満児が一次例であった世帯が 2 世帯あった。5 歳未満児が 1
人の世帯では、24 例が 6 か月未満の RSV-ARI 症例であった。これらを合わせると、




R0 を推定したところ、RSV-A では 0.92-1.33、RSV-B では 1.04-1.76 であり、年 (2014
年及び 2015 年) や町によって違いがみられた。 
 
結論 
 6 か月未満児の RSV 感染は、同じ世帯の 1-4 歳児から伝播したものである可能性








あるとされている 1)。Respiratory Syncytial Virus (RSV) は、その最も重要な起因ウイル
スとされ、RSV 関連急性下気道感染症 (RSV-associated acute lower respiratory infection : 
ALRI) を引き起こす。5 歳未満児では、世界で年間約 3300 万の RSV-ALRI 症例が生
じ、約 320 万例の入院及び約 6 万例の院内死亡を引き起こしていると推計され、公衆
衛生学上重要な病原体のひとつである 2)。RSV-ALRI による死亡の多くは、主に低・
中開発国で生じているとされるが 3)、米国でも乳児の約 50％が生後初めて経験する




ウイルス属に分類される一本鎖 RNA ウイルスである。RSV 粒子は、らせん対称構造
のヌクレオカプシドを内包し、ゲノムである 1 本鎖のマイナス鎖 RNA には 11 のタン
パクをコードする 10 の遺伝子が分布しており、8 つのタンパク質がウイルス粒子中
に存在することが知られている。表面膜タンパクは G タンパク、F タンパク、SH タ
ンパクがある。G タンパクは細胞接着、F タンパクは細胞融合にそれぞれに関わると
される。RSV は、G タンパクに対するモノクローナル抗体への反応性の違いにより、
RSV-A と RSV-B の Subgroup に分けられる。細胞融合を担う F タンパクは Subgroup
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間でも 91％のアミノ酸相同性を保ち、よく保存されているため 6, 7)、実験動物では F
タンパクを発現したリコンビナントワクチニアウイルスによって免疫した場合、RSV-
A 及び B 両方に対して防御能を獲得する 8)。F タンパクに対するモノクローナル抗体












し増殖する 16)。さらに RSV 感染によって、細気管支の炎症が生じ、それによって脱






罹患率は乳児で最も高いとされ 18)、入院例では生後 3 か月までの症例で重症例が最も
多いことがわかっている 19)。しかし、出生後早期の乳児は、感染に対する十分な中和
抗体を産生できないため、自然感染に準ずる免疫誘導能を持つワクチンを 3 か月未満



















RSV 感染を経験する際の年齢が低いほど、重症化することが知られてきている 20, 29)。
これらの理由から、家族からの RSV 伝播を予防することにより、乳児が生後初めて






評価するひとつの指標として、基本再生産数 (R0) が用いられてきた。R0 の定義は、
単一の一次例 (Primary case) から感染する二次例 (Secondary case) の人数の平均であ
る。R0 が 1 よりも大きい場合は、症例が増加して流行は拡大し、R0 が 1 よりも小さい
時、流行は終息する。R0 は、一般に数理モデルを用いて推定される 30)。R0 は、インフ
ルエンザでは 1.28-1.80 31)、麻疹では平均 12-18 であると推計されている 32)。R0 の推
計値は、RSV では、気候と流行規模の関連を評価するために用いられており、1.2-7.1



























州の地域中核都市であるタクロバン市周辺にある 3 ヶ所の 1 次または 2 次定点医療機
関で実施された ILI (Influenza-like Illness:インフルエンザ様疾患) サーベイランスで得
られた症例について、感染者の臨床像及び疫学像を比較した。その結果、他のウイル
ス感染症 (インフルエンザ、ライノウイルス、ヒトメタニューモウイルス、パライン
フルエンザウイルス、アデノウイルス) と比較して、1 歳未満で RSV の陽性率が高い
が、流行時期や臨床症状が類似しているため、他のウイルスとの鑑別が難しいことが
示された 39)。また、同地域にある 3 次医療施設で、5 歳未満の重症肺炎を対象とした


























の RSV の伝播パターン、特に 6 か月未満児の RSV 感染の感染源について把握するこ
とを第一の目的とした。また、世帯で観察した一次例と二次例の発症間隔を用い、R0







接するビリラン県で、県を構成する 8 つの町の内、２つの町 (Caibiran、Kawayan) で、
2014 年から 2016 年にかけて、5 歳未満児を対象としたコホート研究を行った (図 1) 。
同県は小規模な島々からなる県であり、調査を行った 2 つの町は、最も大きなビリラ
ン島 (557 ㎞ 2) に位置している。人の移動が限られ、感染症伝播の調査に適している
ことがビリラン県を研究サイトとした選択理由の一つである。ビリラン県の人口は約
18 万人であり、東ビサヤ州では最も少ない。対象とした町の人口は、Caibiran で 21,473
人 (約 4,031 世帯)、Kawayan で 20,238 人 (約 4,192 世帯) であった 41)。ビリラン県の
識字率は高く、98.1%とされる 41)。ビリランで最も人口の多い町である Naval (人口
48,799 人) 41) に、同県唯一の第二次医療施設である Biliran Provincial Hospital (BPH) が
あり、さらに各町に一つの Rural Health Unit (RHU) が設置されている。RHU では、医
師が Primary care を実施するために常勤している。2014 年から 2016 年にかけては、
呼吸器症状を呈するコホート児について、病原体の検索や重症化因子の解明を目的に、
BPH、RHU 及び世帯でのデータ収集が行われた。さらに、2017 年から 2018 年にかけ
て、同コホートの一部について、より詳細な疫学調査を行った。具体的には、2014 年
から 2016 年のデータを用い、5 歳未満の小児のいる世帯を対象に、RSV 感染症の世





関する研究として、2014 年から 2015 年での RSV 症例数を使用し、R0 の推定を行っ
た (解析３)。なお、本研究は、ビリラン県協力医療施設スタッフ及びフィリピンマニ
ラにある RITM (Research Institute for Tropical Medicine) との共同研究として行った。 
1. 世帯内感染に関する調査及び解析―1 (解析 1) 
1.1 研究期間 














用いて説明を行った。また、研究実施チームは医療機関である BPH 及び RHU にも常
時駐在し、コホート児が咳、鼻汁、または呼吸困難の症状で受診した場合は、質問紙
による現病歴の聴取及び検体採取を行った。得られた検体を 4℃に保ち、週に２回の




承認されている (2012-1-5、2012-1-63) 。また、共同研究機関である RITM の Institutional 
Review Board （IRB) でも承認されている (2008-05-10、2013-2) 。 
1.4. 実験室検査 
RITM に送付された検体から、QIAamp MinElute ウイルス RNA スピンキット 
(Qiagen, Hilden, Germany) を用いて RNA の抽出を行った。得られた RNA に対し、ラ
ンダムプライマー (Invitorogen, Carlsbad, CA) と、逆転写酵素として Moloney Murine 
Leukemia Virus reverse transcriptase を用いて、complementary DNA (cDNA) を作成した。
cDNA を用いて、Real-time Polymerase Chain Reaction (PCR 法) によって RSV の核酸を
検出し、Conventional PCR 法によって RSV の Subgroup 同定を行った。使用したプラ
イマー及びプローブの配列を表 1 に示す。 
1.5. データ分析 
本研究では、急性呼吸器感染症 (Acute Respiratory Infection: ARI) を有症期間 28
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日以内の咳や呼吸困難として定義した 42)。実験室検査で RSV 陽性であった ARI を
RSV-ARI とした。先行研究において、RSV 感染時のウイルス排出期間が平均 11 日で
あったことを考慮して 43)、世帯内伝播の解析では、発症日から 10 日以上たってから
検体が採取されていた場合は、世帯を解析から除外した。また、RSV-ARI の有症期間
が 22 日以上の場合、世帯を解析から除外した。調査期間中に少なくとも 1 例の RSV-
ARI 症例を有する世帯を解析対象とした。2014 年の流行と 2015 年の流行の両方で
RSV-ARI の症例が検出された世帯は、解析上は 2 つの異なる世帯として扱った。 
上記、解析対象世帯のうち、RSV-ARI 症例が 1 名のみだった世帯を RSV-HH1、
複数の RSV-ARI 症例のあった世帯を RSV-HH2 として定義した。RSV-HH1 では RSV-
ARI を Single RSV-ARI とし、RSV-HH2 の世帯で最も早く発症した RSV-ARI を 1st RSV-
ARI、1st RSV-ARI の後に発症した RSV-ARI 症例を、2nd RSV-ARI とした。RSV-ARI 症
例を複数検出した世帯の内、(1) 世帯で最も早く発症した複数の RSV-ARI 症例が同じ
発症日であった世帯、(2) 1st RSV-ARI と 2nd RSV-ARI の発症間隔が 8 日以上である世
帯、また、 (3) 1st RSV-ARI と 2nd RSV-ARI の RSV Subgroup が異なる世帯は解析から
除外した。(2)については、先行研究で報告された平均発症間隔である 5.6-7 日を考慮
して決定した 25, 27)。 
この調査では世帯訪問を隔週で行っており、すべての ARI について検体を収集す
ることができなかったが、自記式症状ダイアリーに記載された症状の記録から ARI を




ARI 症例よりも前の発症である場合を Preceding ARI、後の発症である場合を






報基準 (AIC) 45)を使用してそれぞれの分布の当てはまりの良さを比較した 44)。平均値
及び 95％信頼区間 (Confidence Interval: CI) は、各モデルにおいて 1000 回のリサンプ
リングを行って計算した。 
 
2. 世帯内感染に関する調査及び解析―２ (解析 2) 
2.1. 研究期間 
2018 年 1 月 26 日から 3 月 1 日までの期間で行った。 
2.2. データ収集及び検体採取 
コホート児が咳、鼻汁、または呼吸困難によって、町に 1 か所設置される Primary 
health care facility である RHU を受診した場合、イムノクロマト法を用いた RSV 迅速






意の得られた世帯を対象とした。5 歳未満児のみを対象とした解析 1 とは異なり、同
じ世帯に住んでいる 5 歳以上の小児や成人を含む家族全員を対象とした。RSV が RHU





は呼吸困難の症状が確認された際は、鼻腔ぬぐい液 (Nasal Swab: NS) を 2 本採取し、
1 本について RSV 迅速診断キットを使用して RSV を検出した。迅速診断陽性が確認
された場合は、同意の得られている家族全員から、症状の有無に関わらず NS を採取
した。迅速診断が陽性であった日から 11 日目までをフォローアップサンプリング期
間とし、3-4 日おきに家族全員から NS 検体を採取した。迅速診断陽性が確認された







12 歳から 17 歳の参加者については、上記の他に書面にて本人からもインフォームド・
アセントを得た。18 歳以上の参加者からは、本人からインフォームド・コンセントを
得た。当研究は、東北大学医学系研究科・倫理委員会によって承認されている (2012-
1-5、2012-1-63、2016-1-239) 。また、共同研究機関である RITM の IRB でも承認され
ている (2008-05-10、2013-2、2017-3) 。 
2.4. 実験室検査 
検体は、解析 1 と同様にマニラにある RITM に輸送された。RNA 抽出、cDNA 合
成、Real-time PCR 法による RSV の検出、及び Subgroup の同定も解析 1 と同様に行っ
た。 
 
3. 地域レベルでの感染動態の解析 (解析 3) 
3.1 研究期間 








症例でエピデミックカーブを描写した。RSV-ARI 発症者数が 7 日をあけずに増加す
る期間を解析対象とし、２つの町 (Kawayan、Caibiran) において、2014 年は RSV-A、
2015 年は RSV-B について、さらに Kawayan においては 2014 年の RSV-B についても、
R0 の推定を行った。それぞれの町及び Subgroup ごとに、毎日の RSV-ARI 発症者数
と、平均感染間隔及び標準偏差を推定に使用した。平均感染間隔は、世帯内感染の解
析で得られた平均発症間隔を代替的に用いた。R のパッケージである EpiEstim に含
まれる Wallinga-Teunis 法で、ベイジアンアプローチを用いて推定された二次例の数を
元に R0 及びその 95%信頼区間を求めた 37, 47)。 





解析 1  世帯内感染に関する調査及び解析―１ 
RSV-ARI 症例を有する世帯 
研究サイトでは 2014 年と 2015 年に RSV の流行がみられた。2014 年には RSV-A
が多く検出されていたが、2015 年には RSV-B が多く検出され、特に Caibiran でより
多くの症例が発生した (図 3) 。RSV-B は、Kawayan では 2014 年にも小規模な流行が
観察されたが、Caibiran では散発的に検出されていた。 
先行研究 42)で定義された ARI エピソードのうち、588 の RSV-ARI 症例が 506 世
帯で検出された。そのうち、97 世帯を図 4 に示した基準で解析から除外した。少なく
とも 1 例の RSV-ARI 症例が確認されている世帯で、データがそろっている 409 世帯
のうち、さらに 19 世帯を解析から除外し、390 世帯が世帯内感染の解析に含まれた。
そのうち、209 世帯は 5 歳未満児が 1 人であり、181 世帯は 5 歳未満児が 2 人以上居
住していた (図 4)。 
 
複数の RSV-ARI 症例を有する世帯 
5 歳未満児が 2 人以上居住していた 181 世帯には、RSV-ARI 症例である 212 人
と、RSV-ARI 症例でない 184 人がおり、合計で 396 人の 5 歳未満児がいた。さらに、
181 世帯のうち 152 世帯 (84.0％) はそれぞれ RSV-ARI 症例 1 例を有し、これらの世
帯を RSV-HH1 とした。29 世帯 (16.0％) では RSV-ARI 症例が 2 例以上確認され、29
23 
 
世帯中 2 世帯では 3 例の RSV-ARI 症例が確認された。これらの世帯を RSV-HH2 と定
義した。RSV-HH2 での、1st RSV-ARI 及び 2nd RSV-ARI の年齢分布を表 3 に示した。
この解析では 2nd RSV-ARI のうち 5 例が 6 か月未満児であった。しかしこの調査では、
RSV-HH1 とした世帯にも検体が採取されていない ARI 症例が存在することが考えら
れた。したがって、この解析では、RSV-HH1 の RSV-ARI 症例以外の 5 歳未満児が、
RSV-ARI 症例の発症の前後 10 日以内に ARI を発症していた場合、おそらくその原因
が RSV であると仮定してさらなる解析を行った。RSV-ARI の前に発症している 5 歳
未満児の ARI のうち検体が採取されていないものを Preceding ARI、また、後に発症
している ARI のうち検体が採取されていないものを Subsequent ARI 症例と定義した。 
 
世帯における Preceding ARI 症例の総数 
表 4 に、RSV-HH1 で Single RSV-ARI の前に発症した ARI である Preceding ARI 症
例数と、RSV-HH2 で 2nd RSV-ARI の前に発症した RSV-ARI である 1st RSV-ARI の要
約を示した (1st RSV-ARI +Preceding ARI、n = 183)。特に、6 か月未満児が Single RSV-
ARI または 2nd RSV-ARI であった場合 (n = 36)、18/36 (50.0％) の症例の世帯で、
Preceding ARI 症例がいた。その内、14 人が 2-4 歳であった (14/18) (表 4) 。2 世帯で
6 か月未満児が 1st RSV-ARI 症例であった (表 4)。さらに 24 世帯で、同居する 5 歳未
満児がいない 6 か月未満児の RSV-ARI 症例がみられた (表 2)。これらを考慮すると、
62 例の 6 か月未満児の RSV-ARI 症例が確認され、このうち同居する 5 歳未満児の中
24 
 
に Preceding ARI 症例がいた世帯は 18/62 (29.0%) であった。 
 
世帯における Subsequent ARI 症例の総数 
RSV-HH1 である 152 世帯のうち、23 世帯 (15.1％) において Subsequent ARI 症例 
(24 例) が認められた。これらの世帯に同居する RSV-ARI 症例以外のコホート児は、
世帯内伝播による感染のリスクが高いとし、Children at risk として表した (n = 215)。
215 人の Children at risk のうち、RSV-HH2 では 31 人 (14.4％) が 2nd RSV-ARI 症例で
あり、さらに RSV-HH1 で 24 人 (11.2％) の Subsequent ARI 症例が認められ、合計で
55 例 (25.6％) の Subsequent ARI 症例がみられた。Children at risk の Subsequent ARI 症
例の発症率は、1st RSV-ARI 及び Single RSV-ARI が 2-4 歳児である時に最も高く 
(32.4％)、1 歳児である時が次に高かった (30.3％)。これと比較し、6 か月未満児 
(11.9％) 及び 6-11 か月児 (19.4％) では低かった。群間の線形傾向を示すためにコク
ラン・アーミテージ傾向検定を適用し、Children at risk の Subsequent ARI 発症率は、
1st RSV-ARI 及び Single RSV-ARI の年齢が高いほど高くなる傾向にあることが示され
た (P <0.01)。世帯での一次例 (1st RSV-ARI または Single RSV-ARI) が 1 歳で、Children 
at risk が 6 か月未満児である時、4/4 人 (100％) で ARI を発症しており、同様に、世
帯での一次例 (1st RSV-ARI または Single RSV-ARI) が 2-4 歳で、Children at risk が 6 か
月未満児である時、4/5 人 (80.0％) が ARI を発症していた (表 5) 。Preceding ARI 症





RSV-HH2 の 29 世帯で認められた 31 組の RSV-ARI 症例 (1st RSV-ARI 及び 2nd  
RSV-ARI) に症例ついて、発症日の間隔を計算した。発症間隔の最頻値は、1 日目及
び 2 日目であった (それぞれ n = 7、22.6％) (図 6) 。ガンマ分布、ワイブル分布、及
び対数正規分布に当てはめた場合、その平均値と 95％CI は、3.2 日 (95％CI: 2.5-3.8) 、
3.2 日 (95％CI: 2.5-3.9) 、及び 3.2 日 (95％CI: 2.5-4.1) と推定された。図 6 に、それぞ
れの分布を当てはめた累積確率を示した。ガンマ分布の当てはめにおいて、わずかに
AIC が低く、最もよく当てはまっていた。ガンマ分布を用いた計算において、発症間




流行の検出は、町に一つ設置されている Primary health care facility である RHU で、
迅速診断による RSV 検出により実施した。387 検体を採取し、37 検体 (9.5％) で RSV
陽性であった。陽性数は 1 月がピークであった。 
 
迅速診断で RSV 陽性であった世帯でのフォローアップサンプリング 
フォローアップサンプリングのフローを図 7 に示す。世帯訪問で、2 例の RSV 迅
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速診断陽性を検出した。そのうち、同意の得られた 1 例の家族は、8 人で構成されて
おり、1 名を除く 7 名が研究に参加していた。検体が迅速診断で陽性であった日から
11 日間に合計 4 回検体を採取し、PCR で RSV を検出した。4 回の検体採取のうち、2
回検体を採取できなかった家族が 1 名いたが、その他の検体は全て採取された (表 6) 。 
最初に迅速診断が陽性であった症例 (個人番号 8) は乳児であった。11 日間の内、
3 回目 (検出後 5-7 日後) の 1 回を除き、3 検体で PCR 陽性であった。症状は初回の
RSV 検出後、8 日目以降は軽快したが、8-10 日目の検体採取の PCR でも RSV 陽性で
あった。 
At risk person である乳児以外の 6 名は、3 歳から 48 歳であった。11 日間の間、
少なくとも 1 度でも PCR で RSV 陽性とされたのは 4 名 (66.7%) であり、年齢は 3
歳、25 歳、27 歳、48 歳であった (個人番号 2、3、4、7)。そのうち、3 歳児 (個人番
号 7) は、乳児が迅速診断陽性であった日の 5-7 日後と、8-10 日後に採取した検体の
PCR で RSV 陽性であり、RSV 陽性であった時に症状を呈していた。3 歳児を除く 3
名では、症状を認めなかった。フォローアップサンプリング開始前の 3 日間について
も、いずれの家族にもこれらの症状は認められなかった。そのため、フォローアップ
サンプリング前の 3 日間では検体採取を行っていない。 
 
解析 3 地域レベルでの流行動態に関する解析  
Caibiran と Kawayan が地理的に離れていることから (図 1)、2 つの町ごとに、2014
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年と 2015 年に分けて R0 の推定を行った。それぞれの町における Subgroup ごとの流
行曲線を描写した (図 2) 。R0 の推定値を表 7 にまとめた。感染間隔の代用として、
世帯内感染の解析で求めた平均発症間隔である 3.2 日 (標準偏差 0.35) を R0 の推定に
使用した。R0 の推定値は、Caibiran の RSV-B (1.76, 95%CI 1.62-1.81) が、その他の推
定値と比較して高かった (2014 RSV-A Kawayan: 1.33, 95%CI: 1.33-1.33, 2014 RSV-A 
Caibiran: 0.92, 95%CI: 0.92-1.00, 2014 RSV-B Kawayan 1.11, 95%CI: 1.09-1.18, 2015 RSV-
B Kawayan 1.04, 95%CI: 0.90-1.25)。2015 年では、Kawayan と Caibiran の流行曲線の軌
道は大きく異なっており、Caibiran では症例数が短期間に急速に増加していた。最終







源について世帯内感染に焦点をあてて評価した。まず、解析 1 で、ビリランの 2 つの
町である Caibiran と Kawayan の世帯で、5 歳未満児の RSV 感染の伝播パターンを解
析した。6 か月未満児の RSV-ARI 症例の約 30%で、同じ世帯内の 1-4 歳児の中に感染
源の可能性のある症例が存在した。この結果は、同じ世帯に住んでいるより年⾧の子
供が年少の子供の RSV の感染源として重要であることを示唆している。さらに、世
帯内伝播によって生じた二次例である可能性のある症例を解析した (表 5) 。乳児が






乳児 RSV 感染は重症化しやすいとされており 49)、RSV ワクチンの最も重要な目











7 日 27)とされている。本解析の結果である平均発症間隔は 3.2 日であり、95％CI の上







る。また、本研究で実際に最も高い頻度でみられた発症間隔は 1 日および 2 日であり、
パラメトリックモデルの推定値の 95%CI の下限値 (2.5 日) を下回っていた。1 日ま
たは 2 日の発症間隔である症例は、実際には世帯の一次例から感染したのではなく、
世帯の一次例と同じ感染源から感染した可能性が考えられる。この研究では、同じ世


















解析 2 では、5 歳未満児の有症時のみを対象とした解析 1 とは異なり、迅速診断
陽性を契機に、5 歳以上を含む同意の得られている世帯全員から継続的に検体採取を



















解析 3 では、2014 年と 2015 年の流行ごとに、 2 つの町 (Kawayan 及び Caibiran) 
について R0 を推定した。R0 は時間と場所によって異なり、特に、2015 年の Caibiran
では、RSV-B について、高い R0 と大規模な流行が観察され、その他の流行と異なっ
ていた。この要因として、2014 年に Kawayan で RSV-B が検出されていたことから、
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2014 年に Kawayan の住民が RSV-B に曝露していたことで、2015 年の流行が大規模に
ならなかったことが考えられる。先行研究で、コミュニティレベルでの流行動態は、
コホートから採取した血清中の中和抗体価の平均値と相関しており、抗体価が低い時
に流行が開始していることが示唆されている 53)。また、どちらの Subgroup が主要な
流行 Subgroup となるのかの検討では、一方の Subgroup に感染すると次の年に同一の
Subgroup に感染する確率が低下し、その結果その Subgroup の次の年の流行規模が小
さくなる可能性も指摘されている 54)。これらを考えると、本研究での R0 の違いにも、








 本研究にはいくつかの限界が含まれる。第一に、解析 1 について、実験室検査で RSV
















析 1 及び解析 3 では、5 歳以上の症例のデータを得られていないが、解析 2 では 5 歳
以上を含んだ世帯内伝播が起きていた。解析 1 で、同世帯の 1-4 歳児のなかに感染源
と考えられる症例が見つからなかった 6 か月未満児の RSV 感染については、世帯内















 今後の介入の主要ターゲットである 6 か月齢未満児の RSV 感染は、月齢 6 か月以
上の小児よりも、同じ世帯に居住する年⾧児からの伝播に起因する可能性が高いこと
が示唆された。さらなる慎重かつ徹底的な疫学研究が必要であるが、月齢 6 か月以上
の小児は、6 か月未満児の RSV 感染を予防するためのワクチン接種の潜在的な標的と
なりうると考えられる。また、本研究では、発症間隔の推定を行い、Subgroup 別に地








表 1 RSV 検出に使用したプライマー及びプローブの配列 
 
 








RSV-A及びRSV-B N Real-Time PCR Forward primer GCTCTTAGCAAAGTCAAGTTRAATGATACA
Reverse primer GTTTYTGCACATCATAATTRGGAGT
Probe VIC-CTRTCATCCAGCAAATAYACYATCCAACGKAGYACAGG-MGB
RSV-A G Conventional PCR Forward primer GAAGTGTTCAACTTTGTACC
RSV-B Forward primer AAGATGATTACCATTTTGAAGT
Reverse primer CAACTCCATTGTTATTTGCC
RSV-A G Hemi-nested PCR Forward primer TATGCAGCAACAATCCAACC
RSV-B Forward primer GTGGCAACAATCAACTCTGC
37 
 
表 2 解析 1 でみられた RSV-ARI 症例数及び特徴 
 



















1st RSV – ARI (%) 2nd RSV - ARI (%)
総計 460 209 152 29 31 421
地域
Caibiran 276 (60.0) 125 (59.8) 89 (58.6) 19 (65.5) 20 (64.5) 253 (60.1)
Kawayan 184 (40.0) 84 (40.2) 63 (41.4) 10 (34.5) 11 (35.5) 168 (39.9)
年齢 (才) の中央値 1.6 1.4 1.7 1.8 1.6
年齢層
<6 m.o. 64 (13.9) 24 (11.5) 31 (20.4) 2 (6.9) 5 (16.1) 62 (14.7)
6-11m.o. 68 (14.8) 27 (12.9) 25 (16.4) 4 (13.8) 4 (12.9) 60 (14.3)
1 y.o. 143 (31.1) 70 (33.5) 48 (31.6) 10 (34.5) 7 (22.6) 135 (32.1)
2-4 y.o. 185 (40.2) 88 (42.1) 48 (31.6) 13 (44.8) 15 (48.4) 164 (39.0)
Subgroup
RSV-A 143 (31.1) 58 (27.8) 55 (36.2) 11 (37.9) 12 (38.7) 136 (62.0)
RSV-B 287 (62.4) 139 (66.5) 87 (57.2) 17 (58.6) 17 (58.1) 261 (62.0)
RSV-Untyped 30 (6.5) 12 (5.7) 10 (6.6) 1 (3.4) 1 (3.2) 24 (5.7)
同定した全ての











































表 4 Single RSV-ARI または 2nd RSV-ARI のコホート児の世帯で認められた Preceding 
ARI (1st RSV-ARI 及び Preceding ARI) 
 
 






年齢層 No. 年齢層 1st RSV-ARI (%) Preceding ARI (%) Preceding ARIの総数 (%)
<6 m.o. 0 0 0
6-11m.o. 0 0 0
1 y.o. 2 (5.6) 2 (5.6) 4 (11.1)
2-4 y.o. 3 (8.3) 11 (30.6) 14 (38.9)
Subtotal 5 (13.9) 13 (36.1) 18 (50.0)
<6 m.o. 0 0 0
6-11m.o. 0 0 0
1 y.o. 2 (6.9) 0 2 (6.9)
2-4 y.o. 2 (6.9) 5 (17.2) 7 (24.1)
Subtotal 4 (13.8) 5 (17.2) 9 (31.0)
<6 m.o. 0 0 0
6-11m.o. 1 (1.8) 1 (1.8) 2 (3.6)
1 y.o. 2 (3.6) 1 (1.8) 3 (5.5)
2-4 y.o. 4 (7.3) 7 (12.7) 11 (20.0)
Subtotal 7 (12.7) 9 (16.4) 16 (29.1)
<6 m.o. 2 (3.2) 0 2 (3.2)
6-11m.o. 3 (4.8) 1 (1.6) 4 (6.3)
1 y.o. 4 (6.3) 1 (1.6) 5 (7.9)
2-4 y.o. 6 (9.5) 4 (6.3) 10 (15.9)
Subtotal 15 (23.8) 6 (9.5) 21 (33.3)










表 5 Single RSV-ARI または 1st RSV-ARI 症例と同じ世帯に居住するコホート児  











年齢層 No 年齢層 No. 2nd RSV-ARI (%) Subsequent ARI (%) Subsequent ARIの総数 (%)
<6 m.o. 1 0 0 0
6-11m.o. 0 0 0 0
1 y.o. 5 0 0 0
2-4 y.o. 36 2 (5.6) 3(8.3) 5(13.9)
Subtotal 42 2(4.8) 3(7.1) 5(11.9)
<6 m.o. 0 0 0 0
6-11m.o. 0 0 0 0
1 y.o. 2 1(50) 1(50) 2(100)
2-4 y.o. 34 3(8.8) 2(5.9) 5(14.7)
Subtotal 36 4(11.1) 3(8.3) 7(19.4)
<6 m.o. 4 2(50) 2(50) 4(100)
6-11m.o. 4 2(50) 0 2(50)
1 y.o. 9 2(22.2) 1(11.1) 3(33.3)
2-4 y.o. 49 4(8.2) 7(14.3) 11(22.4)
Subtotal 66 10(15.2) 10(15.2) 20(30.3)
<6 m.o. 5 3(60) 1(20) 4(80)
6-11m.o. 8 2(25) 0 2(25)
1 y.o. 17 4(23.5) 1(5.9) 5(29.4)
2-4 y.o. 41 6(14.6) 6 (11.3) 12(29.3)
Subtotal 71 15(21.1) 8 (11.3) 23(32.4)
Total 181 215 31 (14.4) 24 (11.2) 55 (25.6)
Single RSV-ARI +
1st RSV-ARI







表 6 RSV 迅速診断陽性例が認められた世帯のフォローアップサンプリング期間中の












Day 0-1 Day 2-4 Day 5-7 Day 8-10
PCR結果 (データなし) 陽性 陽性 陰性 陽性
症状 なし あり あり あり なし
PCR結果 (データなし) 陰性 陰性 陽性 陽性
症状 なし なし なし あり あり
PCR結果 (データなし) 陰性 (データなし) 陰性 (データなし)
症状 なし なし なし なし なし
PCR結果 (データなし) 陰性 陰性 陰性 陰性
症状 なし なし なし なし なし
PCR結果 (データなし) 陰性 陽性 陽性 陰性
症状 なし なし なし なし なし
PCR結果 (データなし) 陰性 陰性 陽性 陰性
症状 なし なし なし なし なし
PCR結果 (データなし) 陰性 陽性 陰性 陰性






































2014 RSV-A 2014 RSV-B 2015 RSV-B
町 Kawayan Caibiran Kawayan Kawayan Caibiran
1.33 0.92 1.11 1.04 1.76







































図 5  Preceding ARI 症例、Subsequent ARI 症例、Single RSV-ARI 症例についての要
約 (A) Preceding ARI の解析 (B) Subsequent ARI の解析 
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